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C 型 斜纹 夜 蛾 核 型 多 角 体 病毒 N, 病毒 株 
部 分 基因 的 序列 分 析 
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BE: 斜纹 夜 蛾 核 型 多 角 体 病毒 ( Spodoptera litura multinucleocapsid nucleopolyhdrovirus, SpltMNPV ) Xj; 株 是 采用 活体 
克隆 法 自 SpltMNPYV 日 本 小 笠原 株 分 离 的 病毒 克隆 。 为 了 揭示 X, 病毒 株 基 因 型 , 根据 已 发 表 的 SpltMNPV II 基因 组 
全 序列 (GenBank 登录 号 : NC_011616) 设 计 引 物 , PCR 扩 增 多 角 体 和 蛋白 基因 (polh) , 并 与 SpltMNPYV 不 同 基因 型 及 37 
种 其 他 核 型 多 角 体 病毒 (NPV) 作 分 子 进化 比较 。 系 统 发 育 树 显 示 : SpltMNPV 分 为 SpliNPV(A) 型 、SpltMNPV(B) 型 
和 SeMNPV(C) 型 3 种 基因 型 ,此 绪 果 与 前 人 利用 基因 组 酶 切 图 谱 的 研究 结果 一 致 。X SptMNPV-1 和 SptMNPV 
[ 处 于 一 个 分 支 , 属于 SeMNPV(C) 基 因 型 , 与 A 型 和 B 型 相距 较 远 。 此 外 , DET X， 病 毒 基因 38. 7kD, Lef-1, Lef- 
9, fp, p10 和 p74, 3F-5 SpltMNPV, SpliMNPV II , SeMNPV 和 SENPV 的 同 种 基因 进行 同 源 性 比较 。 结 果 表 明 , 基于 这 
6 个 ORF, Xi 与 SpltMNPYV 同 源 性 最 低 , 其 中 Lef-9 的 氮 基 酸 序列 一 致 性 最 高 , 也 仅 为 69% , 38.7kD 的 氨基 酸 序 列 一 
致 性 只 为 26% 。 多 数 基因 X,,5 SptMNPV II #1 SeMNPV 的 同 源 性 较 高 ,其 中 fp25K 的 氨基 酸 序列 一 致 性 最 高 ， 分 别 
达 95% 和 96% ; 但 也 有 些 基因 同 源 性 较 低 , 如 38.7kD 的 氨基 酸 序 列 一 致 性 均 为 64% 。 因 此 ,Xij 应 是 SpltMNPV C 
基因 型 的 一 种 新 毒 株 , 命名 为 SpltMNPV I -1。 该 研究 为 Xj; 病毒 株 的 进一步 研究 利用 奠定 基础 。 
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Sequence analysis of some genes in X, strain of Spodoptera litura 


multinucleocapsid nucleopolyhedrovirus C genotype 
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Abstract: SpltMNPV X,, was isolated from the stock collected in Ogasawara Island, Japan, by in vivo 
cloning techniques. In order to reveal its genotype, the primer was designed according to the complete 
genome sequence deposited in GenBank under accession no. NC_011616. The polyhedrin gene of X,, was 
amplified by PCR, and then the neighbor-joining tree based on nucleotide sequences of the polyhedron gene 
between SpltMNPV different genotypes including X,,and 37 NPVs was constructed. The phylogenetic tree 
indicated that SpltMNPVs were broadly divided into three groups, i. e., SpliNPV (A) type, SpltMNPV (B) 
type and SeMNPV (C) type, which is consistent with other reported research results by DNA restriction 
endonuclease analysis. X,,, SpltMNPV-1 and SpltMNPV II clustered into one clade, which was genetically 
away from the other SpltMNPV genotypes and belonged to SpltMNPV C genotype. Moreover, the genes 
38.7kD, Lef-1, Lef-9, fp, p10 and p74 of X,, were also cloned by PCR amplification, and homologous 
analyses of the genes between X,, and SpltMNPV, SpltMNPV II , SeMNPV and SfNPV were performed. The 
results showed that based on the six cloned ORFs the homology between X,, and SpltMNPV is the lowest. 
The identity for amino acid sequence of the late expression factor 9 (lef-9) is the highest (69% ) , but that 
of the 38.7 kD amino acid sequence is only 26%. The homology of the most genes amplified between X,, 
and SpltMNPV Il or SeMNPV is higher than that between X,, and another NPV analyzed here. The identities 
of the fp25K amino acid sequence between X,, and SpltMNPV [or SeMNPV are both high (up to 95% and 
96% , respectively) , but that of the 38.7kD amino acid sequence is the lowest of the six ORFs (64% ). It 
is reasonably concluded that X,,is a new strain of SpltMNPV C gentype, named as SpltMNPV [[-1. This 
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study provides some theoretical basis for further study and utilization of X,, strain. 


Key words: Spodoptera litura multinucleocapsid nucleopolyhedrovirus ( SpltMNPV ) ; C genotype; gene; 


homology ; phylogeny 


斜纹 夜 蛾 核 型 多 角 体 病毒 ( Spodoptera litura 
multinucleocapsid nucleopolyhedrovirus, SpltMNPV ) 
隶属 于 杆 状 病毒 科 ( Baculoviridae ) ， 核 型 多 角 体 病 
毒 属 (nuclear polyhedrosis virus, NPV), 多 粒 包 埋 型 
病毒 亚 属 (multinucleocapsid NPV, MNPV )。 
SpltMNPV 在 目 然 界 中 存在 多 种 病毒 分 离 株 ， 而 且 
具有 丰富 的 表 型 和 基因 型 。 从 亚洲 4 个 国家 分 离 9 
株 SpltMNPV, 加 上 埃及 株 , 其 基因 组 酶 切 图 谱 分 为 
2 组 : 一 组 为 SpltMNPV 型 , 与 SpliNPV-A 型 相似 ， 
但 限制 性 酶 切片 段 大 小 不 同 ; 男 一 组 与 SpliNPV-B 
型 相似 (Takatsuka et al., 2003 ) 。 从 日 本 采集 17 HE 
病毒 , SEAL, 根据 基因 组 DNA 限制 性 酶 切 图 
谱 , 将 SpltMNPV 分 为 A, BAC 3 种 基因 型 ,A 型 
与 SiNPV-D 或 SiNPV-B 相似 , B 型 与 中 国 、 HA, 
菲律宾 的 斜纹 夜 蛾 幼虫 中 鉴定 的 SpltMNPV 相似 
( Lavifia et al., 2001; Pang et al., 2001; Takatsuka et 
al., 2003), m C 型 SpkMNPV 与 A 型 和 B 型 都 不 
同 , 是 一 种 新 型 的 病毒 (Kamiya et al., 2004), &H 
感染 或 血 淋 巴 注射 斜纹 夜 蛾 幼虫 ，C 型 BV( budded 
virus) 产量 比 A 型 和 B 型 多 500 ~ 20 000 倍 。C 型 
ABET BAK A 型 高 , 但 杀 虫 速度 显著 高 于 A 
型 和 B 型 (朱江 等 , 2004) 。 利 用 病毒 的 这 种 自然 异 
EE, 可 以 在 自然 界 中 戎 选 适合 斜纹 夜 蛾 幼虫 防治 
的 病毒 基因 型 。 

SpltMNPV C 基因 型 在 目 然 界 较 少 。Kamiya 2 
斑 纯 化 189 个 克隆 ， 只 得 到 3 株 C 基因 型 病毒 ， 而 
HC 基因 组 大 约 有 17 kb 删除 ,编码 至 少 8 个 基 
, 包括 经 口感 染 因 子 (per os infectivity factor, pif) 
的 同 源 系 列 , 所 以 C, 只 能 在 昆虫 细胞 中 成 功 复制 ， 
产生 大 量 BV 和 多 角 体 ,而 在 宿主 昆虫 体内 活力 非 
AK, HARO EG. C, 基因 组 DNA KAA 14 
kb 删除 , 在 昆虫 幼虫 体内 也 表现 相对 较 低 的 毒 力 。 
只 有 Cs 株 虽 然 毒 力 不 是 最 高 , 但 作用 速度 快 , 能 
引起 斜纹 夜 蛾 幼虫 迅速 死亡 , 是 一 种 比较 理想 的 病 
毒 杀 虫 剂 资源 (Kamiya et al., 2004)。 基 因 组 全 序 
列 已 被 测定 (GenBank 登录 号 : NC_011616), 全 长 
148 634 bp, 150 bp 以 上 的 开放 阅读 框 (open reading 
frames, ORFs) 149 个 , EK SpltMNPV B( GenBank & 
录 号 : NC_003102)4£ 9 kb, 多 9 个 ORFs, 两 者 之 间 
96 个 ORFs 有 同 源 性 , 氨基 酸 序 列 一 致 性 平均 为 


44.6% , 而 且 基 因 顺 序 也 存在 很 大 差异 (Pang et 
al., 2001; 李 轶 女 , 2008 ) 。 比 甜菜 夜 蛾 核 型 多 角 体 
病毒 ( Spodopera exigua MNPV, SeMNPV ) 基因 组 
(GenBank 登录 号 : AF169823 ) 长 13 kb, 但 两 个 病 
毒 间 133 个 ORF 具有 同 源 性 , 氨基 酸 序列 一 致 性 平 
FY 76.5%, 而 且 基 因 顺 序 存在 明显 一 致 性 (Jkel et 
al., 1999; FR, 2008) 。 本 研究 利用 活体 克隆 法 
从 SpltMNPYV 日 本 小 笠原 株 分 离 到 Xj 病 毒 株 ， 克隆 
AI E L fa Ik E H (polyhedrin, poly) ÆW, 与 
SpltMNPV 其 他 基因 型 及 37 种 NPV 进行 分 子 进化 
分 析 , 证 明 Xj 是 一 种 C 基因 型 病毒 ; 进一步 克隆 
其 部 分 基因 ,并 与 SpltMNPV, SeMNPV 和 SENPV 进 
行 同 源 性 比较 , 为 该 病毒 研究 利用 提供 理论 依据 。 


1 材料 与 方法 


1.1 供 试 材料 

实验 用 病毒 X 是 从 来 源 于 日 本 小 笠原 咏 的 
SpltMNPV 株 分 离 获 得 , 保存 在 江苏 省 农业 科学 院 
植物 保护 研究 所 作物 虫害 实验 室 ; 克隆 用 大 肠 杆菌 
Escherichia coli TG, 为 本 实验 室 保 存 ; PCR 用 的 Taq 
酶 购 目 TaKaRa 公司 , pGEM-T easy Vector, T, DNA 
连接 酶 均 购 目 Promega( 美国 ) 公 司 ; 其 他 试剂 均 为 
国产 分 析 纯 试剂 。 离 心机 型 号 为 : Eppendorf 5417R 
和 5810R。 基 因 核 音 酸 序列 测定 在 Invitrogen ( R 
国 ) 公 司 进 行 。 
1.2 和 斜纹 夜 蛾 饲养 

斜纹 夜 蛾 幼虫 日 南京 郊区 甘蓝 Brassica oleracea 
地 采集, 市 回 实 验 室 饲养 繁殖 。 幼 虫 饲 养 温度 27 + 
1%C ,相对 湿度 60% , 光 周 期 14L: 10D。 幼 虫 以 麦 
MA TREE IR LP EA TAFE, 4 龄 后 以 6 孔 板 
单 头 饲养 ; 肾 放 置 于 同样 的 玻璃 缸 中 ; 即将 羽化 
时 , HARE. BUH TR 5% 其 糖水 ,以 普通 日 
ACE TERE EON (AO, 2005) 。 
1.3 ”病毒 的 繁殖 

通过 和 斜纹 夜 蛾 幼 忠 口服 接种 繁殖 SpltMNPV 病 
毒 。 将 人 工 饲 料 切 成 小 块 放 入 6 和 孔 板 , 滴 加 适量 浓 
度 病毒 ,每 孔 接 人 2 ~3 头 4 龄 初期 斜纹 夜 娥 幼虫 ， 
待 其 吃 完 病 毒液 饲料 后 再 补充 新 鲜 人 工 饲 料 。 接 毒 
幼虫 饲养 条 件 为 : 饲养 温度 27 10, 相对 温度 
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60% , 光 周 期 14L: 10D。 幼 虫 发 病 后 收集 染病 虫 
体 , 4% 保存 备用 (Guo et al., 2007b) 。 
1.4 SpitMNPV 基因 组 DNA 的 提取 

将 收集 的 病 虫 研磨 ,纱布 过 滤 移 除 虫 体 碎 习 。 
差 速 离心 500 rpm 5 min, 3 000 rpm 5 min， 进 行 多 
角 体 纯化 。 将 纯化 的 多 角 体 109 PIB 悬浮 于 300 pL 
ddH,O, 加 入 100 uL 3 x DAS 碱 裂解 液 (0.3 mol/L 
Na,CO,, 0.5 mol/L NaCl, 0. 03 mol/L EDTA, pH 
10.5), 37C KÝ 10 min。 待 裂解 液 变 清 后 ,加 入 
200 uL TE(pH 8.0), 8 000 rpm 离心 8 min。 移 出 
上 清 , 加 入 蛋白 酶 K 至 终 浓度 200 pg/mL, 45 ~ 
SOCHKME 2.5 h, 再 加 入 10% SDS 至 终 浓 度 19% , 
继续 水 浴 30 min, AÑ, Au: AT AX 
醇 (wwv =25:24:1) 抽 提 2 次 , 再 用 无 水 乙醇 沉 演 
基因 组 DNA, 干燥 后 溶解 于 TE(pH 8.0) 备 用 (Cuo 
et al., 2007a) 。 
1.5 PCR 扩 增 及 产物 克隆 

参照 GenBank 登录 的 SpltMNPV [基因 组 全 序 
列 , 设计 引物 ( 表 1); 以 上 述 提取 的 病毒 基因 组 
DNA 为 模板 进行 PCR, 将 扩 增 片段 克隆 人 pGEM-T 
easy Vector, 测序 ,拼接 后 得 到 38. 7kD, Lef-1 (late 
expression factor, lef) , Lef-9, 万 (few polyhedra, fp), 
p10 和 p74。 

表 1 实验 中 所 用 的 PCR 引物 
Table 1 PCR primers used in this study 
引物 名 称 核 苷 酸 序 列 (5 - 3’) 


Primer name Nucleotide sequence 
ATGTATACTCSSTACAGCTAYAACC 
TTARTACGCGGGACCSGTGTAKAGW 
CGTGCAAAGGCAGCAATCCTATAT 
ATTGCCGACACATGCCTGATCAAG 
F1: CACTCTTAGCTTTACCGGTGGGTATG 
Lef-9 -fp R1: TGAACACGGCCTCGTTCTACGC 
F2: GCCGTAGAACGAGGCCGTGTTCA 
R2: TTAAATTGGGTGCGCCGCCAC 
F 
R 


polh 


38. 7kD-Lef-1 


ACGGACCTCTGATCACGAATCAG 
TGCTGTTTTCCAGAATGATGAAGAG 


p10-p74 


1.6，” 核 音 酸 序列 及 氨基 酸 序列 的 比较 及 进化 分 析 
从 GenBank 下 载 SpltMNPV 和 SpliNPV 多 角 体 
SARA RS, 男 外 下 载 37 种 NPV polh WIZER 
序列 ( 表 2), 5 SpltMNPV X,, polh 进行 同 源 性 比 
较 , 利用 Clustal W 和 Treeview(V.1.6.6) 等 软件 进 
行 分 子 进 化 分 析 ， 同 时 利用 Clustal W 分 析 
SpltMNPV X7 部 分 基因 与 其 他 NPV 基因 的 同 源 性 。 


表 2 


54 $ 


进化 分 析 中 所 用 11 种 SptMNPV 基因 型 和 
其 他 37 种 NPV 的 多 角 体 蛋白 基因 


Table 2 Polyhedrin genes of 11 SpltMNPYV genotypes and 


other 37 NPVs used in the phylogenetic analysis 


病毒 种 类 
Virus 
AaNPV 
AcNPV 
AcMNPV 
AgNPV 
AhNPV 
AıNPV 
AoNPV 
AsNPV 
BsNPV 
CcNPV 
CoNPV 
CrNPV 
EoNPV 
EpvNPV 
EpdNPV 
HaSNPV 
HcNPV 
LdMNPV 
LsNPV 
LxNPV 
MbMNPV 
McNPV-A 
McNPV-B 
MdNPV 
MnNPV 
MvNPV 
OINPV 
OpMNPV 
PfMNPV 
PnNPV 
PoNPV 
PxMNPV 
RoMNPV 
Sf{MNPV 
TnSNPV 
WsNPV 
SeMNPV 
SpltMNPV-1 
SpltMNPV -2 
SpltMNPV -3 
SpltMNPV 4 
SpltMNPV -5 
SpltMNPV -6 
SpltMNPV-7 
SpltMNPV-8 
SpliNPV -1 
SpliNPV -2 
SpltMNPVII 





宿主 
Host 

Amsacta albistriga 
Archips cerasivoranus 
Autographa californica 
Anticarsia gemmatalis 
Adoxophyes honmai 
Agrotis ipsilon 
Adoxophyes orana 
Agrotis segetum 
Buzura suppressaria 
Chrysodeixis chalcites 
Choristoneura occidentalis 
Choristoneura rosaceana 
Ecotropis obliqua 
Epiphyas postvittana 
Euproctis pseudoconspersa 
Heliothis armigera 
Hyphantria cunea 
Lymantria dispar 
Leucania separata 
Lymantria xylina 
Mamestra brassicae 
Mamestra configurata 
M. configurata 
Malacosoma disstria 
Malacosoma neustria 
Maruca vitrata 
Orgyia leucostigma 
Orgyia pseudotsugata 
Panolis flammea 
Perina nuda 
Plusia orichalcea 
Plutella xylostella 
Rachiplusia ou 
Spodoptera frugiperda 
Trichoplusia ni 
Wiseana signata 
Spodotera litura 

. litura 

. litura 

. litura 

. litura 


. litura 


. litura 
. littoralis 
. littoralis 
. litura 


S 
S 
S 
S 
S 
S. litura 
S 
S 
S 
S 
S 


. litura 


GenBank 登录 号 
GenBank accession no. 
AF118850 
ACU40834 
NC_001623 
DQ8136627 
AP006270 
EU839994 
EUS91746 
DQ123841 
X70844 
AY864330 
EU201037 
U91940 
DQ837165 
AF061578 
FJ227128 
NC_003094 
AP009046 
AF499687 
NC_008348 
AY842284 
AB198073 
AF539999 
NC_004117 
U61732 
AJ277555 
EF125867 
EU309041 
M14885 
D00437 
U22824 
AF019882 
DQ457003 
NC_004323 
NC_009011 
DQ017380 
AF016916 
AF169823 
X94437 
AF037262 
DQ152923 
DQ350142 
AY552474 
AF325155 
AY549963 
AY549964 
AY600451 
D01017 
NC_011616 
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2.4 ”SpltMNPV X 株 部 分 基因 的 同 源 性 分 析 

将 上 述 克 隆 的 基因 ,与 SpltMNPV，SpltMNPV 
Il, SeMNPV 和 SENPV 同 种 基因 进行 同 源 性 比较 。 
SpltMNPV-1 基因 组 序列 未 见报 道 , 不 能 参与 比较 。 
基于 克隆 的 6 个 ORF, X, SpltMNPV 的 同 源 性 最 
IR, 其 中 Lef-9 的 氨基 酸 序 列 一 致 性 最 高 , 也 仪 为 
69% , 38.7kD 的 氨基 酸 序列 一 致 性 只 为 26%。 而 
Xj 与 SplitMNPV II Al SeMNPV, 多 数 基因 的 同 源 性 
都 比较 高 ,， 如 p74 和 Lef-9 的 氨基 酸 序列 一 致 性 分 
别 为 86% , 84% 和 91%, 91% , fp25K 的 氨基 酸 序 
列 一 致 性 高 达 95% 和 96% ; 但 也 有 些 基因 的 同 源 
性 较 低 ， 如 38. 7kD W A H R JY I — BPE A 
64% 。 因 此 , 可 合理 地 推断 X 为 属于 SpltMNPV C 
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基因 型 的 一 种 新 毒 株 。 

在 polh 进化 树 上 , Xj 与 SENPV 的 距离 比 Xij 与 
SeMNPV 和 SpltMNPVI 近 , 但 基因 序列 同 源 性 分 析 
结果 不 尽 如 此 。p10 氮 基 酸 序列 一 致 性 ，X 与 
SINPV 和 SeMNPV 相同 , 略 低 于 与 SpliMNPV I; 
Lef-9 氨基 酸 序列 一 致 性 , Xj 与 SINPV, SeMNPV 和 
SpltMNPVI 均 相同 ; fp25K 则 是 X,, E SpltMNPV II 
和 SENPV 相同 , 略 低 于 与 SeMNPV; 其 余 基 因 编 码 
HARFI], X17 SINPV 的 一 致 性 均 低 于 Xj 与 
SeMNPV 和 SpltMNPV 的 一 致 性 , 特别 是 对 于 Lef- 
1, Xi 与 SpllMNPV 工 的 一 致 性 为 93% , 与 SeMNPV 
一 致 性 为 73% , 而 与 SINPYV 的 一 致 性 仅 为 67% 。 


表 3 Xi 与 SptMNPV 其 他 基因 型 的 部 分 基因 同 源 性 分 析 


Table 3 
t(%) p10 
aa (%) Xi  SpliMNPV SpltMNPVIT = SeMNPV 
Xi - 50 74 70 
SptMNPV 42 - 61 53 
SptMNPVI 72 45 - 84 
SeMNPV 67 47 86 - 
SENPV 67 41 70 67 
t (% ) 38. 7kD 
aa (%) Xi  SpliMNPV  SpkMNPVI = SeMNPV 
Xi - 49 37 70 
SpkMNPV 26 - 39 48 
SpltMNPV II 64 30 - 39 
SeMNPV 64 29 76 - 
SENPV 62 26 66 67 
t(% ) Lef-9 
aa (% ) Xi  SpltMNPV SpltMNPVIT = SeMNPV 
X - 67 36 83 
SpltMNPV 69 - 38 68 
SpltMNPVI 91 69 - 36 
SeMNPV 91 69 94 - 
SENPV 91 68 90 90 
3 讨论 


3.1 SpltMNPYV 的 多 基因 型 共存 现象 

SpltMNPYV 不 同 地 区 分 离 株 之 间 的 DNA 限制 性 
内 切 酶 图 谱 存 在 差异 ,即使 同一 地 区 分 离 株 , DNA 
酶 切 图 谱 往 往 不 同 程度 地 出 现 亚 克 分 子 带 , 这 说 明 


Sf{NPV 
69 
46 
67 
65 


Sf{NPV 
68 
46 
38 
69 


Sf{NPV 
81 
68 
36 
82 


Nucleotide sequence alignment of some genes between X,, and the other SpltMNPYV genotypes 


p74 

Xi SpltMNPV SpltMNPVII  SeMNPV SENPV 
- 58 78 77 73 
51 - 57 59 56 
86 51 - 83 72 
84 49 87 - 71 
80 49 78 77 - 

Lef-1 

Xi SpltMNPV SpltMNPVII  SeMNPV SENPV 
- 53 40 77 71 
43 - 40 56 51 
93 43 - 40 42 
75 45 80 - 70 
67 41 68 66 - 

fp25K 

Xi SpltMNPV SpltMNPVII  SeMNPV SENPV 
- 36 86 87 85 
66 - 38 39 38 
95 67 - 91 85 
96 67 96 - 85 
95 66 93 94 - 


AER AMA BL PSEA AS | EA) ER, 
其 中 以 一 个 基因 型 占 主导 地 位 ( 孙 修 炼 等 ,2006 ) 。 
Takatsuka 等 (2003 ) 从 亚洲 分 离 的 9 株 病 毒 , 其 中 6 
株 病 毒 不 同 酶 切 图 谱 出 现 亚 克 分 子 带 。Maeda 等 
(1990) 采用 空 斑 纯 化 , 从 小 等 原 株 分 离 出 工 ， 开 和 
13 个 病毒 组 ， 从 福冈 的 筑 后 株 分 离 出 亚 和 2 个 
组 。Kamiya 等 (2004) 从 第 7 号 病毒 ALAS 中 分 离 
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出 A 和 B 两 种 基因 型 , 从 17 号 病毒 GI-G13-F 分 离 
出 B 和 C 两 种 基因 型 。 从 小 笠原 病毒 株 除 分 离 到 
Xv7 外 ,同时 还 分 离 出 SpliNPV, SpltMNPV 基因 型 病 
毒 。 因 此 ,SpltMNPV 在 上 自然界 广泛 存在 多 基因 型 
共存 的 现象 。 这 些 多 基因 型 共存 的 野生 病毒 被 不 同 
笨 主 昆虫 摄 和 人 时， 有 助 于 病毒 繁殖 ,对 不 同 环境 条 
件 下 保留 病毒 后 代 起 着 重要 作用 ; 同时 , 我 们 也 可 
从 上 自然 界 存 在 的 病毒 株 中 筛选 杀 虫 活性 强 的 病毒 基 
KAW, 用 于 笠 纹 夜 蛾 的 有 效 防治 。 
3.2 ”SpltMNPY 的 基因 型 及 其 互 作 

本 研究 克隆 了 Xi 的 多 角 体 和 蛋白 基因 ,并 将 其 
与 SpltMNPV 的 不 同 基因 型 及 其 他 37 种 NPV 进行 
了 分 子 进化 比较 , 将 SpltMNPYV 分 为 SpliNPV 型 、 
SpltMNPV 型 和 SeMNPV 型 3 种 基因 型 ， 这 与 
Kamiya 等 (2004 ) 利用 限制 性 内 切 酶 图 谐 的 研究 基 
本 一 致 。Maeda 等 (1990 ) 根据 基因 组 DNA 限制 性 
内 切 酶 图 谱 , 将 其 分 为 4 组 : I 组 为 Autographa 
californica NPV ( AcMNPV ) 基因 型 ; [组 和 组 为 
spliNPV 的 两 个 不 同 组 包括 SpliNPV-A 和 
SpliNPV-B 两 种 ; 亚 组 是 特有 基因 型 。 这 4 种 基因 
AIR, AcMNPV 基因 型 存在 几率 非常 低 , 低 于 分 离 
克隆 的 1%, 该 基因 型 目前 还 没有 其 他 报导 ; SA 
体 蛋 白 分 子 量 I 组 为 31 kD，[I 和 亚 组 为 30 kD, WV 
组 仅 28 kD; Kamiya 等 (2004 ) 报 道 A 型 和 B HU polh 
分 子 量 为 29 kD, C 型 27 kD, 两 者 是 否 一 致 有 竺 于 
进一步 证 实 。 

Muñoz &( 1997 ) 将 SeMNPV 美国 分 离 株 和 西 班 
牙 分 离 株 复合 侵 染 甜 染 夜 蛾 幼虫 , 两 分 离 株 间 发 生 
重组 , 产生 新 的 病毒 基因 型 ， 而 且 很 快 取代 了 原来 
的 亲本 基因 型 , 但 新 基因 型 对 甜菜 夜 峨 的 杀 虫 毒 力 
没有 变化 ,， 杀 虫 速 度 略 有 提高 。 在 目 然 界 中 ， 
SpltMNPV 2 种 甚至 3 种 病毒 基因 型 共存 于 一 个 野 
生病 毒 株 中 ,寄生 在 同一 宿主 昆 忠 体内 ,而 且 
SpltMNPV 与 SpliNPV 的 亲缘 关系 较 近 , polh KAR 
序列 一 致 性 达 94% ~95% ,氨基酸 序列 一 致 性 为 
98% ~100% , 不 同 病 毒 基因 型 能 否 在 宿主 体内 发 
生 同 源 重 组 ,从 而 形成 新 的 杂交 病毒 , 或 杂交 病毒 
的 生物 学 特性 有 何 变 化 , 对 病毒 进化 的 作用 等 ,都 
有 待 于 进一步 研究 。 
3.3 NPV 基因 与 其 编码 的 蛋白 间 的 进化 差异 

在 基因 同 源 性 分 析 中 发 现 , 不 同 病 毒 间 一 些 基 
的 核 昔 酸 序列 同 源 性 较 低 , 但 编码 氨基 酸 序列 的 
同 源 性 相对 较 高 , 如 对 于 Lef-9 ,Xi 与 SpliMNPVI , 
SeMNPV 与 SpltMNPVI 核 苷 酸 序 列 一 致 性 分 别 为 


36% 和 36% ,而 其 氨基 酸 序 列 一 致 性 则 分 别 为 
91% 和 94% ,类似 情况 在 其 他 病毒 的 基因 间 也 存在 
( 表 3) 。 这 表明 病毒 在 进化 过 程 中 虽 改 变 了 核 苷 酸 
序列 , 但 编码 的 和 蛋白质 氨基 酸 序列 受到 和 蛋白 质 功 能 
保守 性 的 约束 , 仅 保留 了 核 苷 酸 序列 的 同 义 突变 ， 
氨基酸 序列 分 子 进化 较 慢 。 
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